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1）Laboratory of Biochemistry, Department of Pharmaceutical Sciences, School of Pharmacy, 
Shujitsu University, 
2）Research Institute for Biological Sciences, Okayama Prefectural Technology Center for 
Agriculture 
(Received 13 December 2013; accepted 7 January 2014) 
___________________________________________________________________________ 
Abstract 
   The metabolic and morphological adaptations against low-oxygen stress in plant cells have been 
investigated extensively. However, the molecular mechanisms of the hypoxic response, especially at 
early stage, are poorly understood. We have previously identified about 800 genes as hypoxia 
inducible in rice root. To characterize the molecular components that mediate the hypoxia response in 
rice, we analyzed expression profiles of ten genes for putative transcription factors (OsHRTF1 to 
OsHRTF10), which showed high responsiveness in the microarray experiment. OsHRTF3 was induced 
the most among these genes, at 30 min after submerged in N2 gas-bubbled solution. The expression 
levels of most genes increased within 20 min, reached maximum level at 30-40 min, and decreased 
thereafter. The responses of these genes were earlier than that of ADH1 or PDC1 that have been 
known as hypoxia-inducible gene. OsHRTF3, OsHRTF8, OsHRTF9 and OHRsTF10 genes were 
unaffected by salinity, drought, or cold stresses. The expression profile of OsHRTF3 and OsHRTF7 
showed oxygen concentration dependency. OsHRTF may be candidates for transcription factor 






























めの形態的変化も知られている 1, 2, 3, 4）．低酸素ス
トレスの情報伝達については，植物ホルモンのエ
チレンや，細胞内の ATP 量の低下，pH の低下，
Ca
2+濃度の上昇，活性酸素の発生，RHO-like 






















 イネ（日本晴）の水耕栽培は，Kimura’s B 
solution 
9)中，28˚C，暗下で 2 日間で発芽させた後，


















250 mM NaCl を含む Kimura’s B solution，ろ紙，
4˚C に移すことで行った．処理時間はそれぞれ 1
時間とした。新たな Kimura’s B solution に移した
ものをコントロールとした． 
イネのシクロヘキシミド処理 
 水耕栽培したイネを 10 M シクロヘキシミド




RNA の抽出と定量的 RT-PCR 
 各処理を行ったイネの根を回収し，total RNA
の抽出を行った．Total RNA の抽出には RNeasy 
Plant Mini Kit（QIAGEN）を用いた．逆転写反応
は 2 g の total RNA から，StrandScript First-Strand 
Synthesis System（STRATAGENE）を用い random 
primer により行った．逆転写反応液を 20 倍希釈
























し，2 l を定量的 PCR 反応に用いた．定量的 PCR
反応は Power SYBR Green PCR Master Mix 
（Applied Biosystems）を用い， Sequence Detector 
7700（Applied Biosystems）により定量した．各遺






上昇が見られた約 800 遺伝子について Gene 
Ontology に従って分類したところ，転写因子と推
定される遺伝子や情報伝達に関わると予測され





































































Microarray  Real-time PCR 
冠水 冠水 乾燥 塩 低温 
OsHRTF1 BE230287 162.6, 103.3 41.4 3.8 3.8 2.7 
OsHRTF2 9629.m01103 136.0 33.5 1.7 9.0 0.5 
OsHRTF3 AK108249.1 88.7 275.2 1.2 2.6 1.9 
OsHRTF4 9636.m04399 74.0 78.9 0.4 11.6 0.1 
OsHRTF5 AK108311.1 62.0 15.0 1.6 3.9 1.3 
OsHRTF6 AY297447.1 53.6 77.3 7.5 43.5 1.5 
OsHRTF7 AY345233.1 28.3 9.4 15.8 133.6 13.2 
OsHRTF8 NM_190762.1 15.5, 13.0, 10.9 12.8 1.2 2.7 0.9 
OsHRTF9 AK105882.1 11.5 22.4 0.4 0.4 1.1 
OsHRTF10 U25284.2 10.5 44.3 1.0 1.0 1.0 
 
図 2  OsHRTF3，OsHRTF7，OsHRTF10 の冠水ストレスによる誘導 
0 時間の発現量を 1 として相対値で示した． 
表 1  OsHRTF1〜OsHRTF10 の冠水，乾燥，塩，低温ストレスに対する応答 
冠水ストレスについては 30 分間，乾燥，塩，低温処理については 1 時間処理を行った．それぞれ
の遺伝子の発現量は，コントロール処理を 1 として相対値で示した． 





2 ヶ所含む 57-159 アミノ酸領域において高い相
同性（70.9%）があることが示された。しかしな
がら，この領域以外において相同性が低いこと，
















































































































































図 3 OsHRTF3, OsHRTF7 発現誘導の酸素濃
度依存性 
0 時間の発現量を 1 として相対値で示した。 
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